




commensal bacteria. Here we propose a  first analysis of  the  liver microbiome using next generation 
sequencing as a tool to detect potentially pathogenic strains. We used Peromyscus leucopus, the main 
reservoir host  species of  Lyme disease  in eastern North America, as a model and  sequenced V5‐V6 
regions of the 16S gene from 18 populations in southern Quebec (Canada). The Lactobacillus genus was 
found to dominate the liver microbiome. We also detected a large proportion of individuals infected by 










P3. Characterization of the rice microbiota: development and contribution 
of the ‘culturomics’ approach. 
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While metabarcoding  analyses  targeting different  regions of  the  16S  rRNA  have  recently  gained 





to  reveal new bacterial  repertoires non covered by metabarcoding  sequencing  in  the human gut 
microbiome  study  (Lagier  et  al.,  2015).  In  some  cases,  culture  techniques  detected  even more 
bacterial  species.  In  addition,  a  better  understanding  of  the  ecology  of  the  plant‐associated 
microbiota  and  the  interactions  between members  of  the  community may  require  the  use  of 





metabarcoding approach and  the  culturomics approach  in  terms of  characterization of microbial 


















P4. Genomic insights into the pathogenicity of Rickettsiella spp., 
intracellular bacteria of arthropods. 
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P5. Host-pathogen-commensal interactions in fish. 
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Supporting organization and companies  
 
 
INRA and the metaprogram MEM, 
 
http://www.mem.inra.fr/ 
together with the Animal Health, the 
Microbiology and Food Chain and the 
Plant Health and Environment 
divisions.  
 
 
 
 
 
 
 
Société Française de Microbiologie 
http://www.sfm‐microbiologie.org/ 
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http://www.biomerieux.fr/ 
 
